Identification of the Blood-Pressure Presumption Model by the Genetic Algorithm by 加藤, 健司 et al.
福 井 大学 工学 部 研 究 報 告 第51巻 第2号2003年9月
Mem.Fac.Eng.FukuiUniv.,Vol.51,No.2(September2003) 181
遺伝的アルゴリズムによる血圧推定モデルの同定
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Identification of the Blood-Pressure Presumption Model by the Genetic Algorithm
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 In this paper, we propose the model which can give an estimation of aortic blood-pressure  wave 
from peripheral blood-pressure wave. In order to give more precise stimation, it  is important to 
determine two model parameters appropriately from real baboon data. In determining the two 
parameters, we divide each baboon data with one cycle of blood-pressure wave, and for each cycle 
data, we perform a real-code Genetic Algorithm (GA). From the results, we could not find unique 
pair of the two parameters for one baboon data, but the values of the two parameters are different 
depending on each cycle data.
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1.は じめに
医用において,人 の循環器の機能を診 るのに,通
常,心拍数,血 圧,心 血流量,を基本的な指標 とす
る.これは,医療従事者が,患者の循環器機能を監
視 したり,循環動態の異変を確認す るために使 う,
重要なバイタルサインである.
心拍数(HartRate)は1分間の拍動数で,動 脈を
触診するだけで容易に計測できる.血圧は,最 大血
圧/最 低血圧のことである.通常は間接的に上腕部
でカブ(圧迫帯)の 空気圧 を水銀で計るが,厳 密に
は動脈にカテーテルを挿入 して観血的に計る必要が
ある.簡易には,指 先や僥骨付近の動脈(親 指の付
け根当た りの手首を通る動脈)か らの血圧波の伝播
を自動測定 して,そ の圧波形か ら最大血圧/最 低血
寧大 学 院 工学 研 究 科 知 能 シ ス テ ム 工学 専攻
**知能 シ ス テ ム 工 学 科
*HumanandArtificialIntelligentSystemsCourse
,
GraduateSchoolofEngineering
'`'`D
ept.ofHumanandArtificialIntelligentSystems
圧を推定することにより非観血的に得ることができ
る.心血流量は1分 間に心臓から流出する血量であ
るが,心 血流量を非観血的に計測するのは容易では
ない.観 血的には,大 動脈(心 臓の大動脈弁付近の
動脈)へ 股動脈からカテーテルを挿入 し,計測する
が,患者の負担が極めて大きい.非 観血的には電磁
流体法などの方法があるが,大 掛か りであ り,しか
も計測精度は良くない.
一般には,心血流量は,心拍出量(1拍 当た りの
血流量)と 心拍数か ら推定することができる.心拍
出量については,中 心血圧(左 心室から大動脈弁で
つながる大動脈での血圧)の 波形から推定する方法
がある.中心血圧波形を,動脈にカテーテルを挿入
する等の観血的方法ではなく,非観血的に推定する
方法があれば,それか ら心血流量を推定することが
可能 となる.と ころで,ト ノメ トリは,僥 骨血圧波
形を自動測定 して,血圧 を測定 ・推定するものであ
る.こ の トノメ トリから得られる血圧波形(末 梢血
圧波形)か ら,中心血圧波形が推定できるならば,
心血流量を推定することができる.
中心血圧波形は血管系を介 して身体の末梢組織へ
と伝わる末梢血圧波形 となる.こ こで血管系は血圧
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波形を中心血圧波形か ら末梢血圧波形に変換させる伝
達関数の役割をはたす.その為,そ の逆伝達関数が考
えられるとしたら末梢血圧波形から中心血圧波形を導
きだす事が可能であると考えられる.今回そのような
推定モデルを構築する際にウィンドケッセルモデルと
呼ばれる血管系の線形的表現モデルを利用した.ウ ィ
ンドケッセルモデルによって得られた中心血圧波形と
末梢血圧波形の関係を表す血管系のモデル式を中心血
圧波形推定モデルに用いる.もちろんウィンドケッセ
ルモデルは線形モデルであるから,実際の生体におけ
る循環器のモデルとしては,定性的にはともかく,波
形を含む定量的なモデルとしては必ずしも十分とはい
えない.しかし,中心血圧波形推定モデル同定の方法
を検討することが本研究の中心目的であるので,これ
までの研究成果が蓄積されているウィンドケッセルモ
デルを血管系モデルとして採用した.このモデルを用
いたもう一つの理由は,パ ラメータが少なく,扱いや
すいからである.
モデルを構築する際には,このモデル中に存在する
いくつかのパラメータを同定する必要がある.本研究で
は,実数値を対象とした遣伝的アルゴリズム(Genetic
Algorithm,GA)である,実数値GAを 適用し,最適
なパラメータの同定を行なった.実数値GAに ついて
は第3章 で詳しく説明する.本研究では,ト ノメトリ
から得られる末梢血圧波形から中心血圧波形を推定し,
特徴量を抽出する方法を検討する.そのため,バブー
ン(大型のヒヒザル)を対象とした実験で得られたデー
タを用いて,実験する.ト ノメトリによる末梢血圧波
形の計測とカテーテルを利用した中心血圧波形の計測
とを同時に行なったデータである.計測は,投薬によ
る血圧制御などを繰 り返し,長時間にわたって記録さ
れている.GAで は,中心血圧波形から抽出したいく
つかの特徴量を教師信号とし,末梢血圧波形から推定
した中心血圧波形の特徴量ができるだけ一致するよう
に,ウィンドケッセルモデルに含まれているいくつか
のパラメータの値を,実数値空間で探索する.
以上をまとめると,本研究の目的は以下の通りである.
●ウィン ドケッセルモデルのモデル式中に存在する
パラメータの最適値を求める手法と,そのために
必要な特徴点の自動検出方法を提案する
・上記の方法から求めたパラメータより作成された
推定モデルの有効性を検証する
2章前半では,今回用いた中心血圧波形推定モデル
の説明をする.後半では,推定モデル構築の際に行な
われる推定モデルの評価 とそこに必要となる血圧波形
の特徴点について説明する.3章には,モデルパラメー
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図1:中 心 血 圧 波 形 と 末 梢 血 圧 波 形 の 例
タの最適値探索で用いた実数値GAの流れを述べる.4
章,5章では,それらの手法を血圧波形の実データにお
いて行なった実験結果とその考察を述べ,最後に6章
でこの研究のまとめについて記述 した.
2血 管系システムと中心血圧波形推
定モデル
末梢血管の血圧は,大動脈起部の血圧と有意に違い
があることは周知のことである.大動脈から大きな動
脈を通ってより小さな径に流れ,動脈樹の第3,第4
代の枝まで届く間,平均血圧は僅かに下がる.収縮期
血圧の増加と拡張期血圧の少しばかりの低下を相殺し
た平均血圧の僅かな減少よりも,脈圧や振幅の増大が
普通上回る.しかしながら最も重要なことは大動脈か
ら末梢に届く時,動脈波形の形が変えられてしまうこ
とである.図1に あるように中心血圧波形と末梢血圧
波形とは有意に違っており,末梢血圧波形はほんの少
ししかあるいは全く心筋や弁の機能に関する情報は伝
えていない.その為、末梢血圧波形からは直接心拍出
量の値を正確に推定することはできない.
そこで末梢血圧波形を元にしてより中心血圧波形に
近い形の血圧波形を推定する.これにより,心拍出量を
導きだし,循環器機能を監視することを可能とするこ
とを目的とする.本研究ではその第一段階である末梢
血圧波形からの中心血圧波形の推定を目的としている.
2.1脈圧波の伝達系としての循環器
循環系は,体内の最も重要な物質輸送網であり,心
臓がポンプ,血管系が輸送管の役割をしている.血管
系は動脈,毛細血管および静脈で構成されてお り,体
内に隈無く血液を循環させることによって,全身の組
織に栄養素(酸素を含む)を供給 し,組織で生じた老
廃物(二酸化炭素を含む)や内分泌腺で生成されたホ
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ルモンなどを特定の組織へ輸送する 【項2】.
末梢血圧
Pp
図2に示すように,心臓周辺の血圧である中心血圧
は,この血管系というシステムを介して末梢血圧とな
り末端へ伝わっていく.血管系システムは中心血圧波
形Paを入力とし,末梢血圧波形 ろ を出力とする汎
関数Hと みなすことが出来る.これを,こ こでは伝
達関数と呼び,中心血圧波形の推定方法には,血管系
システムのこの入出力モデルが一般的に使われている.
図3に示すように入出力モデルは,入力の中心血圧波
形Paか ら出力の末梢血圧波形Ppを計算する血管系
システムを伝達関数Hと した数学的表現で略図で表
わされている.
つまり,
且(Pd(t))=Pp(t)(1)
と表わす ことができる.こ こで関数Hに 逆関数 且一1
が存在するな らば,
Pa(t)=H-1(ろ(t))
なる関係が成立する.このことは図4に示すように,
逆伝達関数H-1を用いることにより末梢血圧波形1ら
から中心血圧波形Paを求めることが可能であること
を宗唆する.
本研究では,この逆伝達関数H-1が存在すると考
え,このモデルを求めることで,末梢血圧波形から中
心血圧波形を推定することを目指す.逆伝達関数 ∬-1
のモデルを求めることが出来れば,実際に医療の分野
においてこのモデルを用い,末梢血圧波形 ろ から推
定中心血圧波形Paを得ることが出来るのである.
図5:LRC回路
2.2循環器系のウィン ドケッセルモデル
血管系システムを線形的に表現したものにウィンド
ケッセルモデルがある.それによると血圧が心臓周辺
の中心ふら身体の末梢に伝わる様子は,図5の ような
電気回路のLRC回路に置き変えて考えることができ
る.これは血管系を表現するモデルとして非常によく
使われているものである.このLRC回路の中でQA(t)
は血流量,LBは動脈の弾性的性質,Rpは血管系の抵
抗,Ovは動脈血管の血流のプールとしての性質,に
対応している.
図5のLRC回路に基づいて,中心血圧波形pa(t)と
末梢血圧波形Pp(t}の関係は以下のように表わすこと
ができる.
d2RdlPa(t)=LC(dt2+Cdt+LC)Pp(t)(3)
こ こ で,ωo=～/1/LC、 δ=R2co
olと お く と,
Pa(t)一藩+2δ ω・ddt+W20)Pp(t)(4)
となり,これが血管系のモデル式となる.
本研究ではこのモデル式を末梢血圧波形Ppから中心
血圧波形Paを導く為の逆伝達関数として用いている.
モデル式の中の微分値を本研究では血圧値の実データ
の差分間値で簡略化する.
2.3中 心 血圧 波 形推定 モ デル(
2)
先に述べたように,本研究ではウィンドケッセルモ
デルからの以下のモデル式を用いて末梢血圧波形Pgか
ら中心血圧波形Paを推定する中心血圧波形推定モデ
ルを構築する.
Pd(t)一藩+2δ ω藍+ω&)Pp(t)(5)
そのためにモデル式の中のモデルパ ラメータ`δ',`ωo'
の値 を推定 し,そ れが末梢血圧波形Ppか ら中心血圧
波形Paに より近い推定中心血圧波形paの 導出ができ
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図6:モデルパラメータの最適値探索の流れ図
るようにする.今回,そ のようなモデルパラメータの
最適な値の探索には実数値GAを 用いて行なった.図
6はその処理の流れを表わしている.また今回,中心
血圧波形推定モデル構築のために研究材料として実験
用のバブーン数体分の中心血圧と末梢血圧のデータを
用意した.実験用のバブーンは薬剤投与により,血圧,
血流,血管系,心拍などが制御された状態で血圧値の
採取が行なわれた.用意したデータファイルの中には
1msごとにサンプリングされたバブーンの中心血圧値
と末梢血圧値が数時間分書き込まれており,それが個
体数分存在する.
図6に示したように中心血圧波形推定モデルを構築
するにあたって,まず膨大な量の数時間分におよぶ血
圧データの中から,実験対象としてある時間地点から
の一定時間の血圧データを採 り上げる.今回,この一
定時間を10000msと設定し,推定モデルの構築実験
を複数のバブーンの様々な時間地点において行なった.
そして図7に示すようにその一定時間内の血圧波形を
一周期ずつの血圧波形に分け,その一周期ずつの血圧
波形に於いて,末梢血圧波形Ppから中心血圧波形Pd
により近い推定中心血圧波形 瑞 の導出の可能なモデ
ル式を図6の流れで構築する.その構築の方法は,ま
ず末梢血圧波形Ppの一周期データを元にウィンドケッ
セルモデルか ら得たモデル式を用いて推定中心血圧波
形PQを作成する.そ して実際の中心血圧波形Pdの
一周期データと比べ,その推定中心血圧波形Pdを評
価するという作業を実数値GAに よって繰り返し行な
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う.このようにしてモデルパラメータの最適値を探索
する.
以下にモデルパラメータの最適値の探索の流れを説
明すると供に推定モデルの評価方法,な らびに血圧波
形の中に存在する特徴点の説明をし,今回本研究で用
いた実数値GAの 手法について記述する.
2。4血圧波形の特徴点とモデル評価
心臓 は,血 流に圧力をかけることによって血液 を体
のすみずみ まで送 りとどけるポンプの役割 をはた して
いる.心 臓が収縮するときに動脈を流れる血液が最大
量の とき最高血圧 とな り,拡 張す るときは流れる血液
が最小量 とな り最低血圧 となる.ま た,拡 張期に入 る
とす ぐ大動脈弁が閉じ.血圧 の変化に"こぶ"が現われ
る.中心血圧波形,末 梢血圧波形 ともに血圧波形の一周
期の中には以下 に述べる特徴的な箇所が あり,そ れぞ
れ"Diastolic","Systolic","Notch"と名付けられる.
●Diastolic:血圧波形の一周期の中の最低点
(最低血圧点)
●Systolic:血圧波形の一周期の中の最高点
(最高血圧点)
●Notch:SystolicとDiastolicの間に現われる
小さな山の手前のくぼみ
大動脈弁が閉じたときに現われ る
図8は 実際 の血 圧 波形 の中 の"Diastolic","Sys-
tolic","Notch"の位置 を表わ した もので ある.血 圧
波形の中の これ らの点をまとめて本研 究では特徴点 と
呼ぶ ことにす る.ま た これ らの特徴点は,モ デル構築
実験 を行 なう際に血圧波形を一周期 ごとに区切った り,
モデル を評価するのに使われ重要 な意味を持つ.
末梢血圧Ppか ら推 定中心血圧PQを 導章出すため
に創 られた推定モデルを評価 するために以下の3点 に
注 目す る.つ まり推定モデル によって創 られた推定中
心血圧波形PQを 以下の3点 について数値で表わす ご
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図8:血 圧 波 形 の 特 徴 点
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図9:推定血圧波形の評価方法
とにより,その 鹿 を導出した推定モデルを評価する
のである.図9は3つ の評価値を具体的に図で表わし
たものである.
●A:DiastolicとSystolicの血 圧 値 の差
A=pSy・t・li・-PDiast・li・
●T:DiastolicからNotchに至 る時間
T=tNot(血一tDiastolic
●S:Diastolicを原 点 と した 時のDiastolic
～Notchの面積
_N°tchS‐fDi
astoli。(P(t)‐PDust。li,)dt
評価値AとTは 単純 にDiastolicとSystolicの血圧
値、DiastolicとNotchの存在す る時 間の差分によ り
算出される.評 価値SはDiastolicからNotchに至る
までの1msご との血圧値 を全てDiastolicの血圧値の
値を差 し引いてか ら足 し合わせる.今 回推定モデルの
評価 にこのよ うな評価値を選んだ理 由と して,当 初の
目的が心臓の一拍 ごとの拍出量を求める事であったか
らで ある.
本研究で は推定中心血圧波形Paを 中心血圧波形 の
形ではな く,こ れ らの評価値に関 して中心血圧波形の
185
ものに近づけるようにしている.そのため実際の中心
血圧波形Paと推定モデルから得られた推定中心血圧
波形APaの2つの血圧波形においてそれぞれ上記の3
つの評価値を求める.そ して中心血圧波形Paと推定
中心血圧波形paで評価値を比べ,それぞれの差を次
のように△A,△T,△Sと する.
・DA=Apa‐Ap
a
・OT=Tpa‐Tp
a
・DS=Sp a-SPa
図9に 示した評価値に関して推定中心血圧波形Pa
を中心血圧波形Paに近づけようとしているので,推
定中心血圧波形Paと 中心血圧波形 島 のそれぞれの
評価値の差である△A,△T,△Sの 値の絶対値が小
さければ小さい程,そ の推定モデルは良いモデルとし
て評価される.
3モ デルパラメータの同定のための
遺伝的アルゴリズムの構成
先に述べたように中心血圧波形推定モデルの構築実
験は血圧波形の一周期ずつに於いて行われる.その為
に実験対象として採 り上げた血圧波形内の一定時間を
Diastolicから次のDiastolicまでの一周期ずつに分け
てモデルパラメータの最適値探索を行なう.以下にそ
の探索に用いた実数値GAを説明する.
3.1遺 伝 的 アル ゴ リズ ム につ いて
遺伝的アルゴリズム(GeneticAlgolithm,GA)と
は,遺伝子の生成,増殖,淘汰といった生物の進化過
程をコンピュータ上でアルゴリズムとして模式的に表
現したものである.遺伝的アルゴリズムは遺伝子を解
候補とみなし,それを世代を進めて成長させることで
目的の解を得ようとするもので,扱 う問題に対して遺
伝子の表現が多様であるのが一つの特徴である.親遺
伝子に交叉や突然変異といった操作が行なわれて,子
遺伝子に受け継がれていくが,そ の間に淘汰という形
で遺伝子の選別がなされ遺伝子が進化していく.
また,遺伝的アルゴリズムの流れは確率的探索と言
うことができ,計算量を総当たりによる探索と比較し
て大幅に減らすことができる.これは遺伝的アルゴリ
ズムの持つ独特の遺伝学的流れによるもので,これも
特徴の一つである(3).(4】.
3.2実 数 値 空間 にお け る遺 伝 的 操作
本研究ではGAの遺伝子の表現型を決めるコーディ
ングの際,1と0の2進 数で遺伝子を表わす一般的な
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初期集団の生成 バ遺伝子内の δ,ωoからPaを 作成
遺伝子の 評価
選択
バ
Paの 特徴点検 出
突然変異 ムPaの各評価値導 出
終了世代?
No
Yes
終了
遺伝子の評価
図10:未知パラメータ最適値探索の流れ
図11:遺伝子の評価の流れ
GAで はな く,実 数値 をそのまま用 いる実数値GAを
使った.こ れはこの研究 の最適解探索の性質上,実 数
値をそのまま用 いた方がよ り簡潔 と考えたためで ある.
実数値GA等 の表現型を直接用 いる進化 プログラミン
グ(EvolutionaryProgramming:EP)では一般 に個体
集合と選択を用 いることについて はGAと 共通 してい
るが,新 しい探索点の生成 にはもっぱ ら突然変異 を用
いる.図10は 本研究 で用いた実数値GAの 流れ図であ
る.以 下 にそ の処理 の流れの詳細を順に説 明する.
3.3モ デル パ ラメ0タ の 同定 の た めのGA
1.初期集団の生成
本研究では20個の遺伝子を用いて実数値GAを
行なう.一つの遺伝子の中には`δ',`ωo'の値が
実数値のまま入っている.初めの初期集団の生成
で20個 の遺伝子にそれぞれ`δ',`ωo'の値 初
期値を与える.この際,初期値の値を毎回同じ値に
する方法と,初期値の値を直前の実験のGAの最
終世代の値を用いる方法の二通りの実験を行なっ
た.直前の実験値を用いるのは,同一の実験体に
おいて時間の流れと供に未知パラメータの最適値
がどう変化するのかの動向を調べるためである.
2.遺伝子の評価
一つの遺伝子の中にあるモデルパ ラメータ`δ',`
ωo'の値 と末梢血圧波形 ろ の一周期データを元
に,ウ ィン ドケ ッセルモデルか らの次のモデル式
よ り推定中心血圧波形Paを 導出する.
毒(d2dt2+2δω・ddt+ω3)Pp(t)=Pa(t)(6)
ここで式内の一階微分のdatの部分は時刻(t)から
(t+1)の間の血圧値の変化量と し,
d
dtPp(t)^'Pp(t+1)-Pp(t)(7)
となる.同 じように二階微分の 轟 の部分は,
d2d_.d
dt2Pp(の製d(t+1)Pp(t+1)-dt.Pp(t)(8)
と表わすことができる.
この式により導出された推定中心血圧波形Paの
??節で説明した評価値A,T,Sを求める.そして
実際の中心血圧波形の評価値A,T,Sと比較した
値をGA内の一つの遺伝子の評価値としている.そ
の遺伝子の評価値は以下の評価関数により求める.
GA評価関数=1…( Pd
l窺許1劇3守D(9)
但 し,APa,7'Pa'spaはPaの,Apa,TPa,SpnはPa
の評価値A,T,Sの それぞれの値である.
評価関数はpaとPaの 誤差に対する値であ り,評
価関数の値が小さい程,PaとPaは 近似 している
ことになる.評 価値Sの 項 に重みを付けてあるの
は,当 初 の目的が心臓の一拍 ごとの拍出量の情報
を知る ことであったので,面 積の値 をよ り優先的
に正確に求め られる様 にしてある.
この作業 を遺伝子の個体数 の数だけ繰 り返 し行な
い,全 ての遺伝子の評価値 を求める.
3.選択
次世代の遺伝子集団を生成する為の遺伝子を一世
代当り20個の遺伝子の中か ら10個体選ぶ.今
回その選択方法としてトVナメント選択法を用い
た.トーナメン ト選択とは,個体集団の中から対
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戦相手の個体をランダムに一定数選び,順に基準
個体との評価値の比較を行なう.これを基準個体
を順に変えて繰 り返す.今回の場合だと評価値の
比較でより評価値の小さい方を勝ちとし,最終的
に勝数の多い上位10個 体を次世代の遺伝子集団
を生成する為の遺伝子としている.
での終了世代集団が次の一周期データでの実験の初期
集団となる,連続した初期集団の場合である.初期集
団の用い方を2通り行なったのは,血圧波形が測定時
間と供にその形を変えるためモデルパラメータの値の
移 り変りの違いを調べるためである.それぞれでの実
験結果を以下に示す.
4.突然変異
今回の実数値GAで は,先に述べたように新しい
探索点の生成にはもっぱら突然変異を用いる.トー
ナメン ト選択によって選ばれた次世代の遺伝子集
団を生成する為の遺伝子に突然変異は施される.選
ばれた10個の遺伝子にそれぞれ正規乱数を加え,
遺伝子内の`δ'か`ωo'のどちらかの値を変化さ
せる.この突然変異により選ばれた10個 の遺伝
子とは別に新たに10個の遺伝子を生成する.突
然変異の際に,元の遺伝子に加える正規乱数は以
下の通りである.
fitness‐minfN(0
, 十 〇・01)(10)maxf‐minf
平均が0,分 散が適応度 に応 じた値で ある正規乱
数を,元 の遺伝子の`δ'か`ωo'のどちらかに加え
る.こ こではmax∫,minfは,それぞれ個体群中
の最大,最 小適応度 を表わす.元 の10個 の遺伝
子 と,突 然変異 によって生成 された10個 の遺伝
子の合計20個 体が次世代の遺伝子集団 となる.
以上に説明した手順で中心血圧波形推定モデルの構
築実験を行なう.
4モ デルパラメータ探索実験
4.1実 験 条件
2章でも触れたように,本研究では中心血圧推定モ
デル構築の研究材料としてバブーンの血圧データを用
いた.実験で使用したバブーンの血圧データは10件分
であり,それぞれが異なる波形の形を成している.そ
れに加えて同一のバブーンであっても測定時間によっ
てその形は変化してくる.またバブーンの種類によっ
てはノイズによる波形の振動が大きく見 られる血圧波
形もある.実験はこれらの血圧デ._..タを用いてモデル
パラメータの最適値を実数値GAに より求める.
パラメータの最適値を求める実数値GAの終了世代
は今回100世代とした.また遺伝子の初期集団の用い
方によって2通 りの実験を行なった.一つはそれぞれ
毎回同じ遺伝子の初期集団を用いる固定した初期集団
の場合である.も う一つは直前の一周期データの実験
4.2パ ラメー タ最適 値分 布
図12,13はある1件の同一のバブーンの血圧データ,
約280周期分の複数の一周期データでモデルパラメー
タ最適値探索実験を行ない,それぞれ得たパラメータ
の値の分布である.図12は上に述べたように実数値G
Aの遺伝子の初期集団を固定 した場合での結果であり,
図13は初期集団を連続的に変動させた場合の結果であ
る.一周期データごとのパラメータ最適値探索実験の
順番は測定時間の順番で行なわれており,図13では実
験ごとに順番に分布を線で結んである.
図12の実数値GAの 遺伝子の初期集団を固定 した
場合での実験結果では ωoの小さな値でいくつかの固
まった集中分布が見えるものの,全体的に見るとδ,ω
oともに散らばって広範囲に渡り分布している.図13
の連続した初期集団を用いた場合では,図12とは違っ
た分布をしており,パラメータの分布が実験の順番で
徐々に移動 しているが,それは一方向ではなく分布図
の中を様々に移動している.また場合によっては隣り
合う一周期データで突然全く異なるパラメータの分布
を示すことも確認できた.こちらも図12と同じように
広範囲にパラメータが分布する結果となった.
表1,2は図12,13のパラメータの分布を得たそれぞ
れの実験での推定中心血圧波形凡 と中心血圧波形 」Pa,
末梢血圧波形Ppと中心血圧波形Paの評価値の誤差の
平均値と標準偏差を表わしている.表1,2に示すよう
に血圧波形の一周期ごとのモデル構築実験では多くの
場合で推定中心血圧波形Paの評価値の値を末梢血圧
波形Ppに比べ大幅に中心血圧波形Paに近づける結果
となった.またGAの 遺伝子の初期集団の値を固定 し
た場合と連続的に変動した場合では,固定した場合の
方が中心血圧波形Pdがより推定中心血圧波形paに近
づける結果 となった.
4.3推 定 中心血圧 波 形
図14,15は血圧波形の一周期データと実験によって
得られたそれぞれのパラメータの最適値を用いて作ら
れた推定中心血圧波形Pdの一例である.表3,4はそ
の時のそれぞれの各波形の各評価値を示す.
図14の例では中心血圧波形Paと末梢血圧波形Pp
の評価値Sの値が大きく異なり,推定中心血圧波形Pa
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図12:固定初期集団でのパラメータ分布
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表1:初 期集 団を固定 した実験(図12)でのPa,Pa,」%
の各評価値の誤差の平均値
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図14:振幅の増大による評価値Sの近似の例
表3:図14の 波形での各評価値
評価値A
評価値T
評価値S
?
83.355
117
4304.940
30.500
224
304.679
35.501
116
2491.553
△A
DT
OS
PaとPaの比較
26.837±15.852
86.610士44.051
116.739t609.147
PpとPaの比較
4.304±1.855
80.056t45.412
247.800土826.129
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図13:連続初期集団でのパラメータ分布
は波形の振幅を大きくして評価値Sを中心血圧波形Pa
に近づける結果となった.
図15の例では末梢血圧波形Ppは図中の右側の四角
印の位置を特徴点のNotchとしていたが,推定中心血
圧波形Paは末梢血圧波形 ろ から推定中心血圧波形Pa
を導く際に微かな血圧波形の変化により,末梢血圧波
形 ろ のNotch位置とは大きく異なる場所に山とくぼ
みが表われ,図中の左側の丸印の位置をNotch位置と
して検出した.その為,評価値Tの 大きな変化により
評価値Sを中心血圧波形Pdに近づける形となった.し
かし図15のような場合は血圧波形の小さな変化により
偶然的に評価値Sを中心血圧波形paに近づけるに至っ
ただけである.
実験の結果,中 心血圧波形推定モデルから得 られた
推定中心血圧波形Paは,多くの場合で図14の例のよ
うに波形の形を変え,中心血圧波形瑞 に近づける結果
となった.しかし中には図15の例のように,微妙な血
圧波形の変化によってNotch位置が変わり,中心血圧
波形Paに近づける評価を得たものもあった。
表2:初 期集団を連続 させた実験(図13)でのPa,PaAPP
の各評価値の誤差の平均値
PpとPaの比較
5考 察
△A
DT
OS
Paと凡 の比較
26.226t16.314
89.847±48.862
230.683±762.134
4.304t1.855
80.056±45.412
1247.800±826.129
今回のモデルパラメータ探索実験の結果,最適と思
われる未知パラメータは広範囲に渡り分布している.こ
れらの結果は時間とともに変化する血圧波形の形の異
なりによるものと考えられる.一周期データごとのパラ
メータ探索実験でそれぞれの血圧波形が同一のバブー
ンであっても形が異なるため,得 られる未知パラメー
タの値もそれぞれ異なる.また2つ のパラメータの組
み合せも,異なる組み合せでも評価値では近いものに
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図15:Notch位置の変化による評価値Sの 近似の例
表4:図15の波形での各評価値
評価値A
評価値T
評価値S
?
33.033
154
3205.011
19.901
227
2954.808
29.860
247
4336.856
なる場合もある.そのためGAの遺伝子の初期集団が
固定と連続で異なるそれぞれの実験では,初期集団の
値に依存して異なった未知パラメータの分布が表われ
たと考える.
推定モデルによって得 られた推定中心血圧波形Paは,
多くの場合でその波形の形を変え,中心血圧波形Paに
評価値Sの値を近づけるに至った。このような結果で
は一周期データごとの推定モデルの構築は成功と言え
る。しかし一部では先に述べたように,血圧波形の微か
な血圧値の振動とあるモデルパラメータの組み合せに
より,偶然的に評価値Sの値を中心血圧波形 瑞 に近づ
ける結果を得たものもあった.それはたまたま中心血
圧波形Paに評価値Sの値を近づいただけであり,その
ような結果から得られたパラメータの値は全ての血圧
波形に普遍的に使えるものではない.この結果の原因
としてGAの 評価関数の評価値Sの値を大きく重視す
るように設計した為と思われる.今回の実験では3章
に示すように,GAの評価関数を評価値Sに重みを加
え,それを重視する関数とした.評価値Sが研究の当
初の目的である心臓の一拍の拍出量の情報を得る最も
重要な値と考えた為である.そのため推定中心血圧波
形Paは多くの場合で評価値Sの値で中心血圧波形pa
に近づく結果となった.そ して場合によってはNotch
位置の評価値がほとんど考慮されない,上記のような
普遍的に使えないパラメータの値を得る結果に至った
と考えられる.またこのような結果も未知パラメータ
の広範囲の分布の原因のごつと考えられる。
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6ま とめと今後の課題
本研究では,測定の困難な中心血圧波形を末梢血圧
波形から推定可能にする推定モデルの構築を行なった.
その為にウィンドケッセルモデルを元にした中心血圧
波形推定モデル式の中に存在するモデルパラメータの
最適値を,実数値GAを 用いて探索した.
中心血圧波形推定モデル構築実験では,今回一周期
ごとの血圧データに関して,推定中心血圧波形を中心
血圧波形に近づけるモデルパラメータを探索している.
結果として、多くの場合に於いて一周期ごとの血圧デー
タで推定モデルの構築に成功した.しかし最適と思わ
れるモデルパラメータの値は広範囲に渡って分布して
おり,特定の値に絞り込むには至らなかった.その原
因としては,同一のバブーンであっても時間により血
圧波形が刻々と変化していることが挙げられる.また
推定中心血圧波形を導く際に,血圧波形の微かな変化
によるNotch位置の移動の中心血圧波形の評価値近似
が見られる箇所もあった.このような場合は推定モデ
ルの構築には成功していない.
、今後の課題としては,まず今回モデル式のモデルパ
ラメータを特定の値に絞 り込むに至らなかった原因で
ある,血圧波形の時間による変化に対して,今後どの
ように対処していくかの,その方法を検討する必要が
ある.また血圧波形の微かな変化によるNotch位置の
移動の中心血圧波形の評価値近似に関しては,実数値
GA内で用いられる評価関数を最適なものとするため,
血圧データの統計を基にした評価関数の検討をする必
要があると思われる.
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